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El virus del amarillamiento de la papa pertenece al género Ilarvirus, familia 
Bromoviridae; infecta al cultivo de papas en Perú, Ecuador y Chile y ésta 
asociado a infecciones asintomáticas. En este trabajo se estudió la 
organización genómica y la variabilidad genética del virus del amarillamiento 
de la papa y del virus T de la papa mediante secuenciación del ARN de 
interferencia. Para ello, se utilizaron accesiones de papa y yacón de la 
colección del banco de germoplasma del Centro Internacional de la Papa (CIP). 
El virus del amarillamiento de la papa (PYV) presentó del 86 % al 95 % de 
identidad de secuencia de aminoácidos y nucleótidos con ilarvirus de Fragaria 
chiloensis latent virus (FCILV), respectivamente. Los análisis filogenéticos de 
dominios conservados de los aislamientos de PYV procedentes de Perú y 
Ecuador, el aislado de Smallanthus sonchifolius “yacón” y el FCILV indicaron 
que pertenecen al género Ilarvirus, familia Bromoviridae. Sin embargo, las 
diferencias en las secuencias y el rango de hospederos sugieren que los 
aislados pueden separarse en subgrupos o cepas. El virus T de la papa (PVT) 
ha sido reportado en Perú y Bolivia, también infecta ulluco, oca y mashua pero 
aún no se han determinado los síntomas. Los análisis filogenéticos de cepas 
de Perú, Chile y Bolivia respaldan la relación del PVT con la familia 
Betaflexiviridae pero difieren en el género. Esta investigación presenta el primer 
reporte de la secuencia completa del genoma de PYV, a la vez brinda 
información molecular y filogenética para determinar el género de PVT. 











Potato yellowing virus (Family Bromoviridae; Genus Ilarvirus) has been 
reported infecting potatotes and native potatoes in Peru, Ecuador and Chile. It 
is associated to symptomless infections, however yellowing of young leaves 
has been observed in some potato cultivar.  Here is reported the sequence 
characterization of related ilarvirus isolates found infecting potato (Solanum 
tuberosum and Solanum phureja) in Peru and Ecuador and yacon (Smallanthus 
sonchifolius) in Peru, Bolivia. Potato yellowing virus (PYV) from “potato” and 
“yacon” share ~86% to ~95% nucleotide and amino acid sequence identity with 
FCILV, respectively. Phylogenetic analyses using conserved domains from all 
isolates consistently placed PYV and the ilarvirus isolated from yacon together 
with FCILV into genus Ilarvirus, family Bromoviridae but sequence and host 
differences suggest that they can be separated into tentative different strains. 
However, differences in sequences and host range suggest that isolates can be 
separated into subgroups or strains. Potato virus T has been reported infecting 
potato in Peru y Bolivia and is possible is present in other Andean countries. It 
is also found naturally infecting ulluco, oca and mashua but the symptoms have 
not yet been determined. Phylogenetic analyzes of strains from different 
countries (Peru, Chile, Bolivia) support strongly that the Potato virus T is nearly 
related to the family Betaflexiviridae and could be another genus of this family. 
This research is the first report of complete sequence of PYV genome, also 
provide molecular and phylogenetic information to define the genera of PVT. 
Keywords: Ilarvirus, Alfamovirus, Solanum, Smallanthus, Fragaria, 
Bromoviridae 
 
